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有机肥部分替代化肥对皖北麦玉轮作区土壤细菌亚群的影响①
 

彭敬轩1，陈玲姐1，徐  畅1，刘  琴1，高壮壮1，李孝良1，2*，汪建飞1，2 
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摘  要：采集 7种经过不同长期处理的土壤样品，利用 16S rRNA基因扩增子 Illumina测序技术，探究在皖北麦玉轮作区农田有机

肥替代部分化肥对土壤细菌亚群特性及理化性质的影响。结果表明：长期施用化肥显著降低了土壤 pH，有机肥的应用则可以缓解

土壤酸化现象，长期施用有机肥和秸秆还田可以显著提升土壤有机质和速效养分含量。在细菌亚群方面，有机肥替代部分化肥并未

显著改变其多样性，但其组成却显示出显著差异。在各处理下，变形菌门(Proteobacteria)、酸杆菌门(Acidobacteriota)和绿弯菌门

(Chloroflexi)均为丰度较高的类群，且当有机肥部分替代化肥后，变形菌门的丰度显著增加，而酸杆菌门的丰度则显著减少。通过

Levins 生态位宽度指数分析发现，丰富类群的生态位宽度显著高于稀有类群。Mantel 检验及冗余分析结果显示，pH对于丰富和稀

有细菌亚群均为显著影响因素，且稀有类群对环境因素的变化更为敏感。 
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Impact of Partial Replacement of Chemical Fertilizer by Organic Fertilizer on Soil Bacterial 

Sub-communities in The Wheat-maize Rotation System of Northern Anhui 
PENG Jingxuan1, CHEN Lingjie1, XU Chang1, LIU Qin1, GAO Zhuangzhuang1, LI Xiaoliang1, 2*, WANG Jianfei1, 2 

(1 College of Resource and Environment, Anhui Science and Technology University, Fengyang, Anhui  233100, China; 2 Anhui 

Agricultural Waste Fertilizer Utilization and Cultivated Land Quality Improvement Engineering Research Center , Fengyang, 
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Abstract: In this study, soil samples were collected from seven different long-term treatments in the maize-wheat rotation area of 

northern Anhui. The 16S rRNA gene amplicon sequencing using Illumina technology was used to investigate the effects of  

organic fertilizer substitutions for partial chemical fertilizers on soil bacterial sub-community characteristics and physicochemical 

properties. The results showed that long-term application of chemical fertilizers significantly reduced soil pH, while the use of 

organic fertilizer could mitigate soil acidification. In addition, the long-term application of organic fertilizers and straw returning 

significantly increased the contents of soil organic matter and available nutrients. In terms of bacterial sub-communities, the 

substitution of organic fertilizer for partial chemical fertilizers did not significantly alter their diversit ies but significantly changed 

their compositions. Proteobacteria, Acidobacteriota, and Chloroflexi constituted the dominant phyla under all treatments. 

Proteobacteria significantly increased while Acidobacteriota significantly decreased in abundance when organic fertilizer partially 

replaced chemical fertilizers. Analysis of Levins' niche breadth index revealed that the ecological niche breadth of abundant taxa 

was considerably higher than that of rare taxa. The results of Mantel tests and RDA showed that pH significantly influenced both 

abundant and rare bacterial sub-communities, with rare taxa demonstrating a greater sensitivity to environmental factors. 

Key words: Organic fertilizer substitution for chemical fertilizer; Bacterial sub-communities; Community structure; Niche 

breadth; Driving factors 

 

土壤是地球生态系统的基础，对维护植物生长和

全球生物地球化学循环的平衡具有至关重要的作用[1]。

在这一复杂系统中，土壤细菌是不可或缺的一部分，

它们对保持土壤肥力和促进作物生产具有深远的影
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响[2]。虽然传统农业中化肥的大量使用极大地提高了

作物产量，但也带来了如土壤结构破坏、生物多样性

降低以及潜在的环境风险等副作用[3]。因此，寻找并

实施可持续的土壤管理策略变得尤为迫切，其中使

用有机肥料配施化肥已成为一项行之有效的重要举

措[4]。相对于化肥，有机肥料的优势在于不仅能提供

作物生长所需的丰富营养物质，同时也有助于改善土

壤结构，提高土壤肥力，从而增强土壤微生物活性及其

多样性，恢复或维护土壤生态系统的健康和平衡[5-6]。 

土壤细菌亚群的多样性及其组成对土壤质量具

有重要影响[7]。研究表明，有机肥中丰富的有机物为

土壤细菌提供了优质的能量来源，特别是对在有机物分

解和养分循环过程中扮演关键角色的细菌群体[8-9]。然

而，不同的土壤细菌亚群可能对有机肥与化肥的响应

各不相同，这影响着土壤的生态平衡及作物生长[10]。

尽管现有研究已对相关问题进行了解答，但对有机肥

部分替代化肥对土壤细菌亚群特性影响的认识仍存

在不足。且现阶段多数研究集中于有机肥施用的短期

效应，而对长期影响的研究则相对欠缺[11-12]。另外，

从生态位角度对土壤细菌亚群变化的深入也探讨较

为缺乏，忽视了土壤微生物在多个生态位中竞争与共

存的复杂动态关系。此外，环境因素，如土壤 pH

和土壤养分，对土壤微生物多样性及活性起着关键

作用[13-14]，长期条件下这些因素如何具体作用于微生

物的结构尚需进步研究。总之，研究有机肥对不同土

壤细菌亚群特性的影响，对于改进肥料管理和提升农

业生产的可持续性具有重大意义。 

由此，本研究基于安徽省阜阳市临泉县农业科学

研究所进行的长期田间试验，从 7种不同施肥管理措

施下采集土样并进行测定，同时使用 16S rRNA基因

扩增子测序技术进行分析，研究了不同施肥管理措施

对土壤理化性质变化的影响，以及不同丰度细菌类群

的特征及其主要驱动因素，探究了不同丰度细菌类群

与施肥管理之间的潜在联系，以从微生物学视角为土

壤施肥改良提供建议。 

1  材料与方法 

1.1  试验地概况 

本研究依托安徽省阜阳市临泉县农业科学研究

所进行的长期田间试验，该试验始于 2010 年。试验

区属于大陆性暖温带半湿润季风气候区，气候温和，

雨量适中，日照充足，四季分明，平均最低气温 12 ℃，

平均最高气温 22 ℃，年平均气温 15 ℃。土壤类型为

砂姜黑土，耕作方式为小麦‒玉米轮作。试验前土壤

的基本理化性质为：黏粒质量分数 9.97%，粉粒质量

分数 47.88%，砂粒质量分数 42.15%，土壤 pH 5.72，

有机碳含量 7.33 g/kg，碱解氮含量 80.1 mg/kg，有效

磷含量 16 mg/kg，速效钾含量 116.70 mg/kg，全磷含

量 0.36 g/kg。 

1.2  供试材料 

供试作物：小麦品种为丰德存麦 12号，播种量

为 225 kg/hm2；玉米品种为豫中禾 968，播种量为

75 000粒/hm2。 

供试肥料：尿素(N 460 g/kg，安徽吴源化工集

团有限公司)、过磷酸钙(P2O5 160 g/kg，云南省个旧

市丰收磷化工有限公司)、硫酸钾(K2O 500 g/kg，山

东青上化工有限公司)购置于市场；猪粪有机肥(N 

16.4 g/kg、P2O5 36.0 g/kg、K2O 11.0 g/kg、有机质≥

450 g/kg)由阜阳义丰肥业有限公司提供，肥料登记

证号为皖农肥(2017)准字 5496；秸秆腐熟剂由南京

农业大学提供。 

1.3  试验设计 

试验采用随机区组设计，共设置 7个处理，每个

处理 4次重复。7个处理分别为空白对照(CK)、化肥

(T1)、化肥+秸秆还田(T2)、70% 化肥+3 000 kg/hm2

有机肥(T3)、70% 化肥+3 000 kg/hm2有机肥+秸秆还

田(T4)、50% 化肥+6 000 kg/hm2有机肥(T5)、50% 化

肥+6 000 kg/hm2有机肥+秸秆还田(T6)，其中秸秆还

田为全量秸秆还田。各处理施肥量如表 1所示。 

1.4  土壤样品采集与处理 

于 2023年 6月小麦成熟期采用 9点取样法在每

个小区随机选取 9个点，用土钻采集 0 ~ 20 cm土样。

土样混合均匀后去除石块、作物根茎等杂质，一部分

置于 –20 ℃ 冰箱保存用于土壤 DNA提取，一部分

风干、研磨、过筛后用于测定土壤理化性质。 

1.5  土壤 DNA 提取和 16S rRNA 基因测序 

每个样品称取 0.3 g，根据 E.Z.N.A. soil试剂盒

(Omega Bio-tek，Norcross，GA，U.S.)的说明书进行

总 DNA 提取，DNA 的浓度和纯度利用 NanoDrop 

2000 进行检测，DNA提取的质量用 1% 的琼脂糖凝

胶电泳进行验证。用 338F (5’-ACTCCTACGGGAGG 

CAGCAG-3’) 和 806R (5’-GGACTACHVGGGTW 

TCTAAT-3’) 引物对 V3 ~ V4 可变区进行 PCR 扩

增。PCR 扩增体系(20 µL)为：4 µL 的 5×FastPfu 

Buffer，2 μL 的 2.5 mmol/L dNTPs，正向引物

(5 μmol/L)0.8 μL，反向引物(5 μmol/L)0.8 μL，0.4 μL

的 FastPfu Polymerase，0.2 μL的 BSA，10 ng的 DNA

模板，用 ddH2O 补足至 20 μL。PCR 反应在 ABI  
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表 1  不同处理的施肥量 

Table 1  The application rates of fertilizers under different treatments 

处理

代号 

处理 肥料种类及用量(kg/hm2)  

尿素 过磷酸钙 硫酸钾 秸秆 有机肥 

麦季 玉米季 麦季 玉米季 麦季 玉米季 麦季 玉米季 麦季 玉米季 

CK 空白 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

T1 化肥 652.17 543.48 750 281.25 200 90 0 0 0 0 

T2 化肥+秸秆还田 652.17 543.48 750 281.25 200 90 全量 全量 0 0 

T3 
70% 化肥+3 000 kg/hm2有

机肥 
456.52 380.43 525 196.88 140 63 0 0 3 000 3 000 

T4 
70% 化肥+3 000 kg/hm2有

机肥+秸秆还田 
456.52 380.43 525 196.88 140 63 全量 全量 3 000 3 000 

T5 
50% 化肥+6 000 kg/hm2有

机肥 
326.09 271.74 375 140.63 100 45 0 0 6 000 6 000 

T6 
50% 化肥+6 000 kg/hm2有

机肥+秸秆还田 
326.09 271.74 375 140.63 100 45 全量 全量 6 000 6 000 

 

GeneAmp 9700 PCR仪上进行，反应条件为：95 ℃ 预

变性 3 min；95 ℃ 变性 30 s，55 ℃ 退火 30 s，72°C

延伸 45 s，27个循环；72 ℃总延伸 10 min，最后 10°C

保存。扩增产物由上海美吉生物医药科技有限公司在

Miseq PE300平台上进行高通量测序。 

1.6  土壤化学性质测定 

根据土壤相关指标的测定方法 [15]，进行土壤

pH、有机质(SOM)、全氮(TN)、全磷(TP)、全钾(TK)、

铵态氮(NH4
+
-N)、有效磷(AP)和速效钾(AK)含量的

测定。 

1.7  高通量数据分析 

原始测序序列经过 QIIME 流程(版本 1.9.1)进行

处理[16]。首先，应用 Cutadapt(V1.9.1)软件进行序列

的质量控制，剔除长度小于 150 bp 且平均碱基质量

分数低于 20的序列，确保序列数据的高质量[17]；接

着，采用 UCHIME算法识别并剔除嵌合序列[18]；随

后，在 QIIME平台中，利用 UCLUST工具按照≥97% 

的相似度标准对序列进行聚类，形成可操作分类单元

(OTU)；最终，使用 Mothur工具对各 OTU进行注释

和分析，通过 Silva数据库(https：//www.arb-silva.de/)

检索每个 OTU 的分类信息，并对各样本中 OTU 的

丰度进行估算[19]。 

1.8  统计和生物信息学分析 

根据以往研究，本研究将细菌群落按相对丰度划

分为丰富和稀有细菌亚群。在所有样品中，相对丰度

大于等于总序列 0.1% 的OTU被定义为“丰富细菌亚

群”，小于总序列 0.01%的 OTU 被定义为“稀有细菌

亚群”[20-21]。 

本研究所有的统计分析，均通过 R studio中的不

同库/包(运行 R 版本 3.6.1)进行。为评估细菌亚群的

α 多样性，运用 R 语言中的“Vegan”包，计算 Chao1

和 Shannon指数确定群落的丰富度和多样性，并采用

方差分析及(邓肯多重范围检验)对各组间差异进行

显著性检验[22]。此外，基于 Bray-Curtis 距离，进行

主坐标分析(PCoA)，以揭示细菌亚群落 β 多样性的

组成差异，并通过 “Vegan” 包中的“Adonis”功能进

行了非参数多元方差分析(PERMANOVA)，以进一步

评估这些差异的统计学意义[23-24]。群落组成差异是基

于 Kruskal-Wallis整体检验，并通过 Wilcoxon秩和检

验对各组之间进行成对比较[25]。群落构建的聚类树

依据 Bray-Curtis 距离矩阵，采用 UPGMA 层次聚类

法完成[26]。物种生态位宽度的计算，本研究采用 Wu

等[27]的研究方法，用 Levins 生态位宽度指数表示。

Mantel 检验用于探讨土壤环境变量与细菌群落组成

之间的相关性[28]。通过冗余分析(RDA)，研究单个与

整体土壤环境变量对群落结构差异的贡献，以评估土

壤环境变量对细菌群落组成的影响[29]。 

2  结果与分析 

2.1  不同施肥处理下土壤化学性质变化 

如表 2所示，相较对照，不同施肥处理下土壤化

学性质发生了显著变化。对于全量养分(SOM、TN、

TK、TP)，不同施肥处理土壤中其含量整体呈上升的

趋势，其中，SOM 和 TN 在 T6 处理中最高，TP 在

T4处理中达到最高，TK则在 T1处理中上升最为显

著。对于速效养分(NH4
+
-N、AP、AK)，不同施肥处

理同样呈现整体上升的趋势，且均在 T6处理中达到

最高。然而，在不同施肥处理土壤 pH整体呈下降趋
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势，尤其在 T6处理中下降程度最为显著。值得注意

的是，秸秆还田(T2、T4、T6)处理显著提高了土壤中

SOM 的含量，而化肥减量施用(T3、T4、T5、T6)处

理则有效地提高了土壤中速效养分的含量。这表明在

土壤管理中，通过秸秆还田和调整化肥施用量，可以

调节土壤中的养分水平。 

表 2  不同施肥处理土壤化学性质 

Table 2  Soil chemical properties under different fertilization treatments 

处理 pH SOM(g/kg) TN(g/kg) TP(g/kg) TK(mg/kg) NH4

+
-N(mg/kg) AP(mg/kg) AK(mg/kg) 

CK 6.08 ± 0.08 a 12.2 ± 0.60 d 0.73 ± 0.02 d 0.43 ± 0.03 e 11.12 ± 1.19 c 8.04 ± 0.48 cd 24.82 ± 3.78 e 163.06 ± 6.85 f 

T1 5.29 ± 0.08 de 13.03 ± 0.70 cd 0.83 ± 0.08 c 0.49 ± 0.03 d 14.22 ± 1.15 a 7.63 ± 1.60 d 66.57 ± 21.87 d 171.61 ± 8.33 ef 

T2 5.37 ± 0.14 de 19.42 ± 1.43 b 1.05 ± 0.06 b 0.6 ± 0.01 c 11.8 ± 1.96 bc 7.43 ± 1.32 d 85.56 ± 5.97 c 179.51 ± 7.00 de 

T3 5.41 ± 0.18 c 12.57 ± 3.02 c 0.97 ± 0.03 b 0.6 ± 0.03 c 11.48 ± 1.20 bc 10.43 ± 1.44 ab 93 ± 6.03 bc 189.88 ± 5.65 cd 

T4 5.44 ± 0.11 d 21.02 ± 3.29 b 1.16 ± 0.06 a 0.78 ± 0.02 a 13.57 ± 0.66 ab 9.68 ± 1.17 bc 105.28 ± 3.92 b 197.78 ± 1.97 bc 

T5 5.72 ± 0.08 b 18.15 ± 2.71 b 1.16 ± 0.06 a 0.65 ± 0.01 b 13.71 ± 2.39 ab 11.17 ± 0.56 ab 134.99 ± 3.89 a 207.37 ± 4.78 b 

T6 5.27 ± 0.13 e 21.02 ± 1.50 a 1.19 ± 0.08 a 0.64 ± 0.02 b 12.23 ± 0.54 abc 12.29 ± 1.60 a 137.49 ± 6.19 a 222.71 ± 14.49 a 

注：同一列中不同小写字母表示处理间差异显著(P<0.05，n=4)。 

 

2.2  不同施肥处理下土壤细菌亚群 α与 β多样性

变化 

不同处理下土壤细菌亚群的 Chao1 和 Shannon

指数均无显著性差异，而丰富和稀有细菌亚群的 α

多样性存在显著性差异，稀有亚群的 Chao1 和

Shannon 指数均高于丰富亚群(图 1A)。基于 Bray- 

Curtis 相似性矩阵的 PCoA分析显示，不同处理下的

土壤细菌亚群组成存在显著差异(丰富类群，r=0.37，

P=0.005；稀有类群，r=0.33，P=0.001) (图 1B)。此

外，利用 UPGMA 层级聚类构建聚类树探究细菌群

落的组成关系发现，不管是在丰富类群还是在稀有类

群中，对照组较处理组均具有较大差异，且施用有机

肥后细菌群落组成的变化较未施用处理也具有较大

差异(图 2A、2B)。 

2.3 不同施肥处理下土壤细菌亚群组成变化 

不同施肥处理土壤细菌在丰富和稀有类群中的

主要门类和丰度存在差异，但在门水平上主要包括变

形菌门(Proteobacteria)、酸杆菌门(Acidobacteriota)和

绿弯菌门(Chloroflexi)。基于 Kruskal-Wallis 检验及

Wilcoxon 秩和检验结果(图 2C、2D)，不同细菌亚群

的主要门类在不同处理中表现出不同的趋势。在丰富

类群中，变形菌门和酸杆菌门显示出显著的变化。变

形菌门在施肥处理后整体呈上升趋势，其中 T1、T3、

T6 处理显著提高了变形菌门在土壤中的丰度，尤其 
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(图 A中小写字母表示同一细菌亚群不同处理间差异显著，P<0.05，n = 4) 

图 1  不同施肥处理下土壤丰富和稀有细菌亚群多样性(A)和 OTU 水平 PCoA (B) 

Fig. 1  Diversity of soil abundant and rare sub-communities under different fertilization treatments (A) and PCoA at the OTU level (B) 

 

是 T3处理中丰度最高。相反，酸杆菌门丰度呈下降

趋势，T1、T3、T6处理显著降低了酸杆菌门在土壤

中的丰度，尤其是 T3处理中丰度最低。此外，硝化

螺菌门(Nitrospirota)、疣微菌门(Verrucomicrobiota)、

拟杆菌门(Bacteroidota)丰度尽管整体上没有显著差

异，但在施肥处理后呈现丰度上升的趋势。在稀有类

群中，与丰富类群的变化一致，变形菌门丰度呈上升

趋势，而酸杆菌门丰度呈下降趋势。一些类群虽然没

有显著差异，但也发生了一致性的变化，如髌骨菌门 

(Patescibacteria)、拟杆菌门(Bacteroidota)、浮霉菌门

(Planctomycetota)整体丰度呈上升趋势，而绿弯菌门

(Chloroflexi)与粘细菌门(Myxococcota)呈下降趋势。

这些结果表明，在不同的施肥处理条件下细菌亚群的

群落结构发生了不同的变化。 

2.4  细菌亚群环境适应性及与环境因子的相关性 

基于 Levins 生态位宽度指数的分析表明，不同

施肥处理显著改变了细菌亚群的环境适应性，且丰富

类群的环境适应性要大于稀有类群  (图 3)。通过

Mantel 检验与 RDA分析，本研究探讨了环境因素对

群落结构变化的影响，结果如图 4A所示。Mantel检

验结果显示，4个环境因子显著影响了丰富类群的群

落结构，其中 pH (r= 0.46，P= 0.001)的影响最大；对

于稀有类群，6个环境因子显著影响群落结构，同样

pH对于群落结构(r= 0.39，P=0.001)的影响最大。这

表明 pH 可能是影响丰富和稀有类群的关键因素，

RDA分析进一步验证了这一结果。RDA分析结果表

明，所有环境因子对于丰富和稀有类群的变化分别解

释了 39.36% 和 35.68% 的细菌群落变化(图 4B)，丰

富类群中，pH、AP、AK 和 TN 是影响细菌群落结

构的主要环境因子；稀有类群中，解释度较高的环

境因子主要为 AK、NH4
+
-N、AP 和 pH。此外，本

研究发现相较于丰富类群，稀有类群更受速效养分

的影响。 

3  讨论 

3.1  有机肥部分替代化肥土壤化学性质变化 

本研究发现，长期的化肥施用以及秸秆还田会显

著降低土壤 pH，而有机肥部分替代化肥会缓解土壤

酸化。在自然条件下，土壤在地质时间尺度上的酸化，

主要是由于阳离子 Ca2+、Mg2+、K+、Na+等的浸出作

用、CO2的溶解和有机酸的作用导致[30]。据报道，长

期施用化肥可能导致土壤中 Ca2+、Mg2+ 等碱性离子

的流失，同时化肥中的氮在土壤中发生硝化作用，

NO3
–的吸附也会使得土壤中的 H+ 增加，从而引起土

壤 pH的降低[31-32]；秸秆分解增加 CO2的水平和土壤

中的有机酸，这些弱酸可能加速土壤阳离子浸出，从

而导致土壤酸化[30]。然而，有机肥中含有丰富的碱

性离子，如 Ca2+、Mg2+ 等，这些碱性离子可以中和

土壤中的 H+，缓解土壤酸化。同时，有机肥含有丰

富的有机物质，这些有机物质在分解过程中释放有机

酸，可以提高土壤的酸碱缓冲性[5]。另外，本研究还

发现，在有机肥部分替代化肥后，土壤速效养分的含

量显著上升，而且在有机肥和化肥相对均衡的情况

下，速效养分的含量提升更为显著。这可能是因为有

机肥相对于化肥更容易被微生物利用，从而加快了养

分的周转速率，有机肥还会增加土壤活性碳和活性氮 
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(图 C、D中*、**分别表示处理间差异在 P<0.05、P<0.01水平显著，纵坐标表示未百分数的各菌门的相对丰度) 

图 2  不同施肥处理下丰富和稀有细菌亚群组成(A、B)和丰度前 10 位细菌门(C、D)水平差异 

Fig. 2  Composition of soil abundant and rare bacterial sub-communities under different fertilization treatments (A，B) and differences at the 

level of the top 10 phyla (C，D) 

 

组分，增强与养分转化有关的微生物和酶的活性，从

而提高土壤有效养分[33-34]。 

3.2  有机肥部分替代化肥对细菌亚群组成的影响

大于对 α多样性的影响 

细菌群落的组成和多样性对土壤生态系统的健

康至关重要，了解细菌群落的变化可以帮助评估土壤

的整体健康状态[35]。本研究结果发现，长期条件下

有机肥部分替代化肥对于细菌亚群的多样性无显著

影响。不同的施肥措施对细菌多样性的影响可能在短

期产生明显的效应，但在长期内可能不明显[11]。在长

期的相同施肥措施下，提供的不同养分可能满足了空

间内细菌群落的生长需求，细菌群落可能适应了新的

条件，导致多样性的稳定[36]。 

然而，微生物在对养分的选择上却表现出一定的
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偏好，这种偏好性意味着特定类型的养分能够显著促

进特定微生物群落的繁殖和生长，这种相互作用的特

异性使得微生物在不同环境条件下能够形成具有特

定功能和生态角色的群落[37]。本研究发现，不管是 

 

(图中****表示细菌亚群间差异在 P<0.000 1水平显著；不同小写字母表示同一细菌亚群不同处理间差异在 P<0.05水平显著 

图 3  不同施肥处理下丰富和稀有细菌亚群生态位宽度 

Fig. 3  Niche breadths of soil abundant and rare bacterial sub-communities under different fertilization treatments 

 

图 4  土壤理化因子对于土壤丰富和稀有细菌亚群的影响：Mantel 检验(A)和冗余分析(B) 

Fig. 4  The impact of soil physicochemical factors on abundant and rare bacterial sub-communities：Mantel test(A) and redundancy analysis(B) 
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丰富类群还是稀有类群，变形菌门(Proteobacteria)丰

度在不同施肥处理中整体呈上升趋势，而酸杆菌门

(Acidobacteriota)呈下降趋势。一般来说，酸杆菌门更

能适应酸性环境[38]，然而，本研究却观察到相反的

结果，这可能与变形菌门的利用能力相关。变形菌门

是土壤中一类分布广泛、适应性强的细菌，具有较高

的生态位广度[39]，特别是在有机质输入增加的情况

下，变形菌门在土壤中化其他微生物具有更强的竞争

能力[40]。然而，酸杆菌门对这些有机物质的利用能

力较差，变形菌门可能与酸杆菌门进行资源竞争，导

致其相对丰度降低。 

3.3  有机肥部分替代化肥细菌亚群变化驱动因素 

深入了解细菌亚群落的动态变化有助于更好地

理解土壤生态系统对外界干扰的响应机制。通过探究

有机质、氮、磷含量以及 pH 等对细菌亚群的影响，

可以为优化有机肥与化肥的配比、提高土壤质量、促

进植物生长提供指导。本研究得出，在不同施肥策略

中，土壤 pH是影响微生物群落结构变化的关键因素，

这与以往研究结果相吻合[14，41]。施用化肥和秸秆会改

变土壤的酸碱度，进而作用于微生物群落的组成和功

能[36]。由于不同微生物种类对 pH 的耐受程度不一，

pH的波动可能直接决定了某些微生物的存活与繁殖。

此外，土壤酶活性作为反映微生物代谢的指标，对土

壤 pH 的变化极为敏感，这种变化不但直接影响酶的

活性，还可能间接影响土壤营养的循环[42]。微生物通

过各种代谢途径参与土壤营养的转化和流动，因此 pH

的波动能影响营养元素的形态和可用性，最终影响微

生物的生理活性[43]。例如，在酸性条件下，一部分微

生物可能增加有机酸的产出，而在碱性土壤中，另一

部分微生物则可能偏向于生成碱性代谢物，这些变化

反映了微生物对环境 pH变化的适应性和代谢多样性。 

本研究结果还发现，在长期施肥处理下，稀有细

菌类群相较丰富类群更易受环境的影响，且速效养分

对于稀有类群的影响更大。稀有类群可能源于生态漂

移、空间异质性或随机事件，其相对丰度较低，生态

位较窄，数量有限，一般占据了土壤生态系统中特定

的生态位，因此对新的环境条件更为敏感[44]，更易

受速效养分的影响[45]。丰富类群通常占据较宽的生

态位，拥有更多资源利用机会，相对较少受到环境过

滤的影响[20]。因此，有机肥部分替代化肥对于稀有

类群的影响要大于丰富类群。 

4  结论 

有机肥部分替代化肥显著影响了土壤中全量养

分和速效养分的含量。秸秆还田显著增加了土壤的有

机质含量，减量使用化肥则对提高土壤中速效养分含

量效果显著。长期使用化肥虽然导致了土壤 pH的下

降，但有机肥部分替代化肥可以缓和这一下降趋势，

有助于维持土壤细菌群落的多样性。施肥措施的组合

变化改变了土壤的理化环境，并影响了土壤细菌亚群

的组成，变形菌门(Proteobacteria)的丰度在施肥处理

后整体呈上升趋势，而酸杆菌门(Acidobacteriota)的丰

度呈下降趋势。从环境适应性角度考虑，丰富和稀有

类群细菌在不同施肥处理下表现出不一样的适应性

和群落结构。土壤 pH是影响微生物群落结构的主要

环境驱动因素，稀有类群对环境变化更为敏感，有机

肥对其影响超过了对丰富类群的影响。 
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